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摘 要: 为 了 研究 野 大 麦 在 干旱 胁迫 下 的 生理 响应 以 及 发 据 耐 旱 性 相关 基因 ,对 不 同 浓度 聚 乙 二 醇 (PEC ) 6000 胁 
迫 条 件 下 的 野 大 麦 幼苗 进行 生理 指标 测定 及 转录 组 测序 分 析 。 结 果 表 明 : 不 同 浓度 PEG 6000 胁迫 2 d JS, SEXE 
叶片 且 氮 酸 含量 呈 连 续 上 升 趋势 ,可 浴 性 糖 及 超 氧化 物 此 化 酶 (SOD ) 活性 呈 先 上 升 后 下 降 趋 势 。 通 过 隶属 函数 法 


选取 30 mmol . 工 - PEG 6000 处 理 组 野 大 麦 叶片 进行 转录 组 分 析 涡 


序 , 与 对 照 组 相 比 上 调 表 达 基 因 6 868 个 ,下 调 


表达 基因 2 081 个 ;对 差异 表达 基因 进行 CO(gene ontology ,基因 本 体 ) 功能 分 类 ,可 以 分 为 3 大 类 并 包含 54 个 功能 
组 ;通过 KEGG 通路 富 集 将 6 579 个 差异 表达 基因 富 集 到 136 个 通路 中 ,主要 包括 精 氨 酸 和 且 氨 酸 代谢 、 糖 酵 解 和 
糖 异 生 淀粉 和 蔗糖 代谢 `. 过 氧化 物 酶 体 等 途径 ,并 发 掘 了 各 个 代谢 途径 中 相关 上 调 表达 基因 。 

关键 词 : 时 大 麦 ; 干旱 胁迫 ; 生理 响应 ; 转录 组 测序 ; 扎 龙 湿地 ; 松 嫩 平原 


干旱 是 指 自然 环境 中 水 分 缺失 的 现象 ,而 植物 
生长 发 育 过 程 中 需要 大 量 的 水 分 ,其 在 生长 过 程 中 
对 水 分 亏 缺 的 适应 就 是 植物 的 抗旱 性 " 。 受 气候 
和 人 为 因素 的 影响 ,土壤 干旱 日 趋 恶化 ,从 而 导致 植 
物 基因 表达 及 细胞 代谢 发 生 改 变 , 对 草原 和 农 牧 业 
生产 造成 越 来 越 大 的 威胁 。 志 界 陆地 面积 有 1/3 是 
干旱 及 半 干 旱 区域 , 对 植物 生产 及 经 济 发 展 造成 巨 
影响 ,提高 植物 抗旱 性 成 为 当今 研究 的 热点 问 
gom, 
松 嫩 平原 位 于 我 国 东 北部 , 属 半 干 旱地 区 ,是 我 
国 重 要 的 农 牧 业 产品 生产 地 路 。 由 于 自然 因素 及 
人 为 因素 的 共同 影响 , 松 嫩 平原 西北 部 扎 龙 湿地 的 
缓冲 区 形成 以 早生 植物 为 主 的 草 旬 草原 ““ ,并且 
在 大 部 分 区 域内 有 野 大 麦 ( Hordeum brevisubulatum ) 
的 集群 分 布 。 野 大 麦 又 叫 野 黑 麦 . 短 芒 大 麦 等 ,主要 
分 布 在 我 国 东 北 .蒙古 以 及 西伯 利 亚 等 地 区 ,是 多 年 
生 的 禾 本 科大 麦 属 优 良 牧 革 并 有 一 定 耐 旱 性 ,具有 
营养 丰富 .茶叶 柔软 适口 性 好 等 特点 ,适合 喂养 家 
畜 , 有 较 高 的 农业 经 济 价值 ” 。 
植物 对 干旱 环境 的 啊 应 过 程 具 有 复杂 性 。 植 
物 通过 生理 代谢 过 程 的 改变 应 对 不 良 环境 ,而 分 
子 机 制 研究 能 更 好 地 冰 释 植物 抗旱 性 ,也 是 培育 
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优良 抗旱 品种 的 实验 基础 。 快 速 发 展 的 高 通 量 测 
序 技术 是 在 分 子 生 物 学 层面 揭示 基因 表达 调控 的 
有 力 工 具 , 转 录 组 测序 技术 (RNA-Seq) 就 是 其 中 
一 种 方法 。 已 经 通过 转录 组 测序 技术 对 模拟 干旱 
胁迫 后 野生 大 豆 ( Glycine soja ) 5 F e EAR 
( Poa pratensis ) ®? , JE B ( Eriobotrya japonica ) U” 等 
植物 体内 基因 表达 状况 进行 了 研究 ,差异 表达 基 
因 广 泛 涉及 糖 、 脂 类 蛋白 和 核酸 等 生物 大 分 子 代 
谢 , 次 生产 物 代谢 及 能 量 代 谢 等 过 程 ,并且 通过 代 
谢 途 径 的 定位 发 现 植物 -病原 体 互 作 、 糖 酵 解 / 糖 
异 生 植物 激素 信号 转 导 等 代谢 途径 在 干旱 胁迫 
下 变化 明显 。 目 前 , 野 大 麦 抗 道 性 的 研究 主要 集 
中 在 生理 啊 应 方面 ,更 多 关注 逆境 环境 下 的 渗透 
调节 及 抗 氧 化 酶 活性 , 少 有 人 利用 高 通 量 测 序 技 
术 对 时 大麦 逆境 环境 下 基因 表达 进行 研究 ,对 时 
大 麦 抗 逆 性 相关 基因 的 发 所 工作 还 不 够 深入 。 本 
研究 通过 聚 乙 二 醇 (PEC ) 6000 来 模拟 干旱 环境 ， 
利用 转录 组 测序 技术 分 析 野 大 麦 受 干旱 胁迫 后 体 
内 基因 表达 水 平 ,发 掘 相关 抗旱 基因 ,探寻 抗旱 分 
子 机 制 ,在 理论 上 能 丰富 野 大 麦 抗旱 性 内 容 , 在 实 
践 中 对 野 大 麦 近 缘 物 种 的 分 子 育 种 及 发 展 农 牧 业 
经 济 有 重要 意义 。 
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1 材料 与 方法 


1.1 种 子 采集 

2017 年 9 月 ,于 扎 龙 湿地 缓冲 区 草 旬 草原 
(124?14'19"E, 47?11'41" N) 采集 时 大麦 种 子 , 带 回 
实验 室 自 然 风 干 后 备用 。 
1.2 培养 与 胁迫 

将 时 大麦 种 子 放 入 水 中 浸泡 24 h ,使 用 士 : 是 
石 (V :V) =3 :1 的 基质 培养 至 株 高 25 cm 左右 ， 
处 理 组 使 用 1/2 霍 格 兰 营养 液 作为 洲 剂 配置 聚 乙 
二 醇 (PEC ) 6000 胁迫 液 进行 胁迫 ,浓度 分 别 为 
10,20,30,40,50 mmol . L^' ,对照 组 使 用 1/2 Æ 
格 兰 营养 液 培养 ,各 处 理 组 3 次 重复 ,处理 时 间 为 
2 d。 
1.3 生理 指标 的 测定 

胁迫 2 d 后 取 野 大 麦 叶片 进行 生理 指标 的 测 
定 , 采 用 酸性 草 三 酮 法 加 测定 且 氨 酸 含量 , 草 酮 比 
色 法 "测定 可 溶性 糖 含量 ,NBT 264b t Jet us 77 测 
定 超 氧 化 物 歧化 酶 (SOD ) 活 性 。 
1.4 转录 组 测序 及 数据 组 装 

将 送 检 组 每 组 3 次 重复 充分 混合 为 1 个 测序 
样品 , 装 入 冻 存 管 中 做 好 标记 , 放 和 人 液 所 中 速冻 ， 
然后 迅速 置 于 足 量 干冰 中 ,密封 好 后 送 往 武 汉 华 
大 基因 公司 ,采用 Humina ( HiSeq X-Ten) 平台 进 
行 测序 。 

将 低 质量 读数 .未 知 碱 基 N 含量 大 于 59% 的 读 
数 及 接头 污染 的 读数 去 除 , 以 得 到 过 滤 后 读数 。 
使 用 Trinity(V2. 0. 6 版 本 ) 对 过 滤 后 读数 进行 De 
novo 组 装 ,然后 使 用 Tgicl( V2.0.6 版 本 ) 将 组 装 的 
转录 本 进行 聚 类 去 宛 余 , 得 到 Unigene。 使 用 Blast 
2 GO 进行 GO( gene ontology ,基因 本 体 ) 注释 ,使 用 
Blast 进行 KEGG 注释 。 
1.5 生理 指标 数据 分 析 

对 生理 指标 数据 采用 SPSS 20. 0 进行 比较 分 析 
(P «0.05) ,数据 均 为 平均 数 上 标准 差 ,使 用 Graph- 
pad 6.0 进行 图 表 绘 制 。 采 用 隶属 函数 法 综合 评价 
不 同 PEG 浓度 对 野 大 麦 幼 苗 叶 片 生 理 指 标的 影响 。 
隶属 函数 计算 公式 : 

R=(X; X. CX om) 


式 中 :X; 为 某 生 理 指标 测定 值 ;X,, Xni ASIE ER 
标 中 的 最 大 值 最 小 值 ;X; Xi 及 X39 3 次 重复 


2 结果 与 分 析 


2.1 生理 指标 的 测定 

干旱 胁迫 2 d 后 , 随 PEG 浓度 的 增加 野 大 麦 叶 
片 肥 氨 酸 含量 呈 持 续 上 升 趋势 ,在 50 mmol + L^' 4h 
理 组 达到 最 大 值 ,为 (3 341.16 +120.11) pg ^ g^, 
与 PEG 浓度 呈正 相关 ;可 溶性 糖 含量 呈 先 上 升 后 下 
降 趋 势 , 在 40 mmol - 工 -处 理 组 达到 最 大 值 ,为 
(1.08 +0.05) mmol * g…;SOD 活性 呈 先 上 升 后 下 
降 趋 势 ,在 30 mmol - L 处 理 组 达到 最 大 值 ,为 
(7.54 +0.30) U. g (图 1)。 表 明 在 一 定 程度 干 
早 胁 迫 下 时 大 麦 会 提高 渗透 调节 物质 及 SOD 活性 
以 应 对 逆境 。 对 经 PEG 处 理 的 3 个 生理 指标 进行 
隶属 函数 分 析 ( 表 1) ,不同 浓度 的 隶属 函数 综合 评 
价值 为 30 mmol - L^' >40 mmol * L^! >50 mmol - 
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注 :SOD 指 超 氧 化 物 歧化 酶 ,PEG 指 聚 乙 二 醇 。 
图 1 生理 指标 测定 结果 


Measured results of physiological indexes 


Fig. 1 


宋 士 伟 等 : 野 大 麦 对 干旱 胁迫 


> 10 mmol - L^! >0 mmol : 


L 的 PEG 处 理 对 野 大 麦 生理 


L! >20 mmol - L^! 
L^' ,表明 30 mmol * 


影响 较 大 ,因此 ,选取 对 照 组 与 30 mmol . L^! fh ig 
组 进行 转录 组 测序 ,以 对 差异 表达 基因 进行 分 析 。 


2.2 测序 数据 过 滤 及 组 装 

原始 数据 中 包含 低 质量 读数 等 成 分 ( 表 2) ,将 
过 滤 后 对 照 与 处 理 组 分 别 得 到 过 滤 后 读数 44. 93 
Mb 45. 36 Mb, Q20 分 别 为 98. 71% 、98. 8196 (K 
3). 。 过 滤 后 读数 经 组 装 后 的 转录 本 进行 去 宛 余 得 
到 单 基因 ,对 照 与 处 理 组 分 别 获得 61 038 76 345 个 
单 基因 ,平均 长 度 分 别 为 898 834 bp, N50 值 分 别 为 
1 468 1 391,GC 碱 基 比 例 分 别 为 531. 69% ,51. 7396 


( 表 4) ,测序 数据 质量 较 高 ,符合 进一步 进行 生物 信 
息 学 分 析 的 要 求 。 
2.3 基因 表达 情况 

根据 基因 表达 情况 可 知 ,对 照 与 处 理 组 中 高 水 


表 1 野 大 麦 幼 苗 叶 片 生理 指标 隶属 值 
Tab.1 Subordinate values of physiological indicators 


in leaves of Hordeum brevisubulatum seedlings 


聚 乙 二 醇 (PEG ) 浓度 /(mmol * L^!) 


Ede 
id 10 20 30 40 50 

人 0 0.27 0.40 0.67 0.77 1.00 
可 溶性 糖 含 0 0.11 0.36 0.79 1.00 0.94 
超 氧化 物 Met 

0.42 0.43  Á 0.83 1.00 0.23 0 
(SOD) 活性 
综合 隶属 值 0.42 0.81 1.58 2.46 2.01 1.94 
R2 原始 数据 成 分 
Tab.2 Raw data component 
组 别 对 照 处 理 组 

未 知 碱 基 含 量 大 于 


4 860(0.01% ) 5 820(0.01% ) 


5% 的 读数 
被 污染 的 读数 
低 质量 读数 
过 滤 后 读数 


3 455 610(6.61% ) 3 518 950(6. 7396 ) 
3 857 692(7.3896 ) 3 369 156 (6.45% ) 
44 932 572 (85.99% ) 45 356 850(86.8196 ) 


表 3 过滤 后 读数 质量 统计 
Tab.3 Statistic results of the reading quality after filtration 


样品 对 照 组 处 理 组 

过 滤 前 读数 /Mb 52.25 52.25 
过 滤 后 读数 /Mb 44.93 45.36 
过 滤 后 总 碱 基数 /Gb 6.74 6.80 
Q20/% 98.71 98.81 
Q30/% 98. 89 96. 19 

过 滤 后 读数 比例 /% 85. 99 86.81 


注 :Q20 和 Q30 分 别 为 过 滤 后 读数 中 质量 值 大 于 20 和 30 的 碱 基数 
占 总 碱 基数 的 百分比 。 


的 生理 响应 与 转录 组 分 析 


表 4 Unigene 质量 指标 
Tab.4  Unigene quality indicators 


样品 对 照 组 处 理 组 

总 数 61 038 76 345 

总 长 度 /bp 54 844 657 63 684 871 
平均 长 度 /bp 898 834 
N50 1 468 1 391 

N70 903 811 

N90 357 323 

GC 碱 基 比 例 /% 51.69 51.73 


注 :N50 用 于 衡量 组 装 的 连续 性 ,数值 越 大 说 明 组 装 效果 越 好 , 按 转 
录 本 长 度 从 大 到 小 排序 后 逐个 累加 至 所 有 转录 本 总 长 度 的 50% 时 ， 
最 后 一 个 累加 的 数值 大 小 即 为 N50 。N70 .N90 参考 N50 。 


平 表达 基因 数量 分 别 为 9 338 .10 293 个 。 对 照 中 特 
异 表达 基因 7 443 个 ,处 理 组 中 特异 表达 基因 
17 783 个 ,组 间 共 同 表达 基因 52 718 个 。 相 对 于 对 
HE ,处 理 组 中 上 调 表达 基因 6 868 个 ,下 调 表 达 基 因 
2 081 个 , 非 差异 基因 68 995 个 。 

2.4 差异 表达 基因 GO 功能 分 析 

根据 差异 基因 检测 结果 ,对 差异 表达 基因 进行 
GO( gene ontology ,基因 本 体 ) 功能 分 类 ,结果 表明 差 
异 表达 基因 分 为 54 个 功能 组 ,主要 分 为 生物 过 程 
(24 组 ,6 004 个 基因 ) 、 细 胞 组 分 (16 组 ,8 495 个 基 
K) 、 分 子 功能 (14 组 ,4 654 个 基因 )3 大 类 (图 2)， 
主要 涉及 生物 过 程 中 细胞 过 程 (1 569 个 ) 代谢 过 
程 (1 568 个 ) ,细胞 组 分 中 细胞 (1 714 个 ) ` 细 胞 部 
分 (1 688 F) JEC 443 F) . 膜 部 分 (1 221 个 ) 、 细 
Wess Cl 118 个 ) ,以 及 分 子 功 能 中 催化 活性 (2 029 
个 ) 络 合 (1 901 个 ) 等 ,通过 差异 表达 基因 数据 所 
占 比例 可 以 初步 认为 ,干旱 胁迫 对 以 上 生物 学 功能 
产生 明显 的 影响 。 

在 差异 基因 GO 功能 分 类 基础 上 ,对 差异 表达 
基因 进行 GO 功能 上 下 调 (图 3 ) 分 析 发 现 , 野 大 麦 
生长 发 育 过 程 中 生物 过 程 内 细胞 过 程 .代谢 过 程 . 生 
物 调节 ;细胞 组 分 内 细胞 、 细 胞 部 分 、 膜 、 膜 部 分 ;分 
子 功 能 内 俊 化 活性 、 结 合 、 转 导 活 性 等 功能 组 基因 上 
调 基 因数 量 大 于 下 调 ,干旱 胁迫 对 这 些 功能 组 基因 
的 促进 作用 大 于 抑制 作用 。 在 节律 过 程 .细胞 增殖 、 
氮 利 用 等 功能 组 中 下 调 基因 数量 大 于 上 调 , 干 旱 胁 
迫 对 这 些 功 能 组 基因 具有 一 定 的 抑制 作用 。 

2.5 差异 表达 基因 KEGG 功能 分 析 

对 差异 表达 基因 进行 KEGG ( Kyoto Encyclope- 
dia of Genes and Genomes ,京都 基因 和 基因 组 百科 全 
书 ) 功 能 分 类 ,可 分 为 成 细胞 过 程 ( 红 色 ,340 
因 ) 环境 信息 处 理 ( 蓝 色 ,366 个 基因 ) .遗传 信息 处 
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注 :1. 细胞 过 程 ;2. 代谢 过 程 ;3. 生物 调节 ;4. 刺激 响应 ;5. 生物 过 程 
调节 ; 6. 定位 ;7. 细胞 成 分 的 组 织 或 生物 合成 ;8. 信号 ;9. 发 育 过 程 ; 
10. 多 细胞 生物 过 程 ;11. 繁殖 ;12. 繁殖 过 程 ;13. 生物 过 程 的 负 调 控 ; 
14. 生物 过 程 的 正 调控 ;15. 多 有 机 体 过 程 ;16. 生长 ;17. 免疫 系统 过 
程 ;18. 生物 粘 附 ;19. 节律 过 程 ;20. 细胞 增殖 ;21. 运动 ;22. 碳 利用 ; 
23. 排毒 ;24. 氮 利 用 ;25. 细胞 ;26. 细胞 部 分 ;27. 膜 ;28. 膜 部 分 ;29. 
细胞 器 ;30. 细胞 器 部 分 ;31. 大 分 子 复 合 物 ;32. 胞 外 区 ; 33. 膜 的 封 
闭 腔 ;34. 细胞 外 区 域 部 分 ;35. 细胞 连接 ;36. 共 质 体 ;37. 超 分 子 复合 
物 ;38. 病毒 粒子 ;39. 病毒 粒子 部 分 ;40. 类 核 ;41. 催化 活性 ;42. 结 
合 ;43. 转 导 活性 ;44. 结构 分 子 活性 ;45. 转录 调节 活性 ;46. 信号 转 导 
活性 ;47. 分 子 调节 功能 ;48. 分 子 转 导 活性 ;49. 抗 氧化 剂 活性 ;50. 营 
养 储藏 活动 ;51. 分 子 载体 活性 ;52. 蛋白 质 标签 ;53. 毒素 活性 ;54. 翻 
译 调节 器 活动 。 下 同 。 

图 2 差异 基因 GO 功能 分 类 


Fig.2 Functional classification of differential gene GO 
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图 3 差异 基因 上 下 调 GO 功能 分 类 


Fig.3 Functional classification of differential gene up- and 


down-regulated GO 


理 (绿色 ,1 369 个 基因 ) .代谢 (紫色 ,3 802 个 基因 ) 
及 有 机 系统 (橙色 ,478 个 基因 )5 大 类 (图 4) ,其 中 
遗传 信息 处 理 及 代谢 2 个 大 类 富 集 到 的 基因 较 多 ， 
主要 涉及 翻译 . 折 又 ,分 选 和 降解 .碳水 化 合 物 代谢 、 
其 他 次 生 代 谢 产 物 代谢 、. 脂 质 代 谢 及 氨基 酸 代谢 等 。 

从 通路 富 集 角 度 分 析 可 以 了 解 差 异 表 达 基 因 的 
生物 学 功能 ,本 研究 中 6 579 个 差异 表达 基因 富 集 
到 136 个 通路 中 ,通过 显著 性 富 集 可 以 确定 差异 基 
因 参 与 的 最 重要 的 植物 信号 转 导 途径 和 生化 代谢 途 
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图 4 差异 基因 KEGG 分 类 
Fig.4 Classification of differential gene KEGG 


表 5 差异 基因 富 集 的 20 条 KEGG 通路 
Tab.5 20 KEGG pathways with DEGs enrichment 


注释 到 该 通路 的 差异 基因 


代谢 通路 注释 《二 注释 到 KEGG 通路 中 DUAE 
差异 基因 总 数 比 ) 

T Sa ACRI ARH 62 (0.94% ) ko00330 
糖 醇 解 / 糖 异 生 100(1.52% ) ko00010 
代谢 途径 1 408(21.40% ) ko01100 

次 生 代谢 物 的 生物 合成 814(12.37% ) ko01110 
磷酸 戊 糖 途 径 51(0.78% ) ko00030 
植物 激素 信号 转 导 165 (2.51% ) ko04075 
淀粉 和 芯 糖 代谢 131(1.99% ) ko00500 
氨基 酸 的 生物 合成 129(1.96% ) ko01230 
光合 作用 24(0.36% ) ko00195 

蛋白 酶 体 30(0. 4696 ) ko03050 

过 氧化 物 酶 体 51(0.78% ) ko04146 
氧化 磷酸 化 48(0. 7396 ) ko00190 
核糖 体 125(1.909%5 ) ko03010 

氧化 磷酸 化 48(0.73% ) ko00190 

半 乳 糖 代谢 75(1.14% ) ko00052 
柠檬 酸 循环 (TCA 循环 ) 39(0. 59% ) ko00020 
谷 胱 甘 肽 代谢 68(1.03% ) ko00480 

碳 代 谢 151 (2.30% ) ko01200 
氨基 糖 和 核 背 酸 糖 代 谢 119(1.81% ) ko00520 
内 质 网 中 的 蛋白 质 加 工 152(2.31% ) ko04141 


径 , 直 观 发 现 干旱 胁迫 对 野 大 麦 体内 相关 生物 过 程 
产生 的 明显 影响 ( 表 5) ,包括 精 氮 酸 和 膊 氨 酸 代谢 、 
糖 醇 解 和 糖 异 生 次 生 代谢 产物 的 生物 合成 ,植物 激 
素 信号 转 导 、 演 粉 和 蕊 糖 代谢 、 过 氧化 物 酶 体 等 途 
径 。 对 这 些 代谢 途径 进行 分 析 发 现 ,各 个 代谢 途径 


中 均 有 相关 基因 上 调 表达 。 
3 讨论 


植物 在 遭受 渗透 胁迫 的 情况 下 ,通过 大 量 合 
并 积累 渗透 调节 物质 能 够 维持 体内 渗透 压 ,使 之 与 
外 界 环境 保持 相对 平衡 ,使 细胞 能 够 在 较 低 的 外 界 
环境 水 势 下 吸水 ,以 维持 正常 细胞 生长 所 需 膨 压 。 
出 氨 酸 、 可 溶性 糖 是 较为 常规 的 渗透 调节 物质 ,在 维 
持 细 胞 渗透 斥 相对 稳定 上 发 挥 作用 ,并且 能 够 保 
护 细胞 膜 等 相关 结构 以 及 为 一 些 生化 反应 提供 反应 
底 物 。 本 研究 中 随 着 PEG 浓度 的 升 高 , 且 氨 酸 、 可 
溶性 糖 含量 大 体 呈 上 升 趋 势 , 与 前 人 研究 结果 相 
10277 ,但 可 溶性 糖 在 高 浓度 PEG 胁迫 时 出 现下 
降 趋势 ,说 明 此 时 细胞 结构 破坏 严重 ,渗透 调节 物质 
合成 受到 影响 , 且 渗 透 调 节 的 作用 减弱 。 

在 植物 遭受 逆境 胁迫 时 ,体内 一 些 生 化 反应 会 
产生 大 量 的 活性 氧 (ROS) ,对 细胞 结构 及 其 他 生物 
过 程 有 巨大 的 影响 ,而 过 氧化 物 酶 体会 对 植物 体内 
ROS 进行 清除 ,以 维持 细胞 内 部 环境 动态 平衡 ,其 
中 超 氧 化 物 疏 化 酶 (SO0D ) 就 是 过 氧化 物 酶 体 的 一 
FRU, SOD 是 植物 体内 清除 ROS 的 第 一 道 防线 ， 
在 酶 系统 中 处 于 核心 地 位 ,一 般 来 说 在 干旱 胁迫 环 
境 下 ,植物 体内 的 SOD 活性 与 抗 氧 化 能 力 呈 正 相 
XU? ,但 在 本 研究 中 随 PEG 浓度 的 增加 ,SOD 活性 
呈 先 上 升 后 下 降 趋势 ,这 与 李 雪 等 光 ) 进行 小 黑 麦 
( Triticosecale wittmack ) W 5E WE 2 B) 2i RU. P7 
生 这 种 差异 的 原因 不 单纯 与 水 分 亏 缺 有 关 , 可 能 还 
与 其 他 较为 复杂 的 生理 生化 反应 有 关 。 

渗透 调节 物质 积累 与 抗 氧化 酶 活性 升 高 ,从 根 
本 上 说 就 是 基因 表达 的 结果 ,通过 隶属 函数 法 选取 
30 mmol - L^' PEG 处 理 组 进行 转录 组 测序 ,对 差异 
表达 基因 进行 CO 功能 注释 ,多 数 功能 组 中 上 调 基 
因数 量 大 于 下 调 ,说 明 一 定 程度 干旱 胁 能 促进 某 些 
功能 基因 上 调 表达 ,通过 差异 表达 基因 数据 所 占 比 
例 可 以 初步 认为 ,干旱 胁迫 对 野 大 麦 生物 学 功能 F 
生 明 显 的 影响 。 对 差异 基因 进行 KECG 注释 ,并 富 
集 到 136 个 通路 中 ,可 以 直观 看 出 干旱 胁迫 对 野 大 
麦 叶 片 内 相关 反应 过 程 产 生 明 显影 响 。 在 且 氮 酸 两 
条 主要 合成 途径 中 谷 氨 酸 激酶 (ProB ) RAR -5 - 
半 醛 脱氧 酶 (ProA ) | 5 94822 SR ( OAT) 的 编码 基 
因 上 调 表达 ,这 3 种 酶 均 为 有 睛 氮 酸 合成 途径 中 的 关 
REO ,与 且 氨 酸 含量 增加 有 显著 的 相关 性 ,但 并 


p---i 


于 时 


未 发 现 报道 较 多 的 吡咯 -5 - 凑 酸 合成 酶 (P5CS) 上 
调 表达 ,或 许 与 不 同 物 种 ` 不 同 顺 官 ,不 同 发 育 阶 段 
有 关 。 己 糖 激 酶 (HK) .果糖 激酶 (scrK) 、 甘 油 醛 - 
3 - 磷酸 脱氧 酶 (CAPDH) | WENES I ME (SUS ) 编码 
基因 上 调 表达 ,这 些 基 因 主 要 涉及 果糖 和 甘露 糖 代 
谢 、 蕊 糖 和 淀粉 代谢 以 及 糖 酵 解 / 糖 异 生 途 径 , 糖 类 
物质 是 植物 体内 重要 的 碳 源 及 能 源 物 质 ,参与 植物 
体 生 长 发 育 各 个 过 程 , 干 旱 胁迫 会 影响 碳水 化 合 物 
的 分 配 ,尽管 干旱 胁迫 下 碳 元 素 的 同化 量 下 降 ,但 这 
个 时 候 有 关 糖 类 合成 及 利用 的 相关 酶 基因 上 调 表 
达 , 使 可 溶性 糖 类 含量 增加 ,能 够 维持 细胞 内 较 高 渗 
透 势 ,提升 植株 的 吸水 能 力 ,同时 能 为 细胞 膜 系统 提 
供 一 种 保护 。SOD 在 清除 氧 自 由 基 , 防 止 氧 自由 基 
对 细胞 结构 产生 破坏 方面 具有 非常 重要 的 作用 ,本 
研究 中 测序 结果 显示 SOD 编码 基因 上 调 表达 ,说 明 
干旱 胁迫 能 够 诱导 野 大 麦 体 内 SOD 编码 基因 表达 ， 
增强 植物 抗 氧化 能 力 以 减少 胁迫 对 植物 的 损害 ,这 
一 结果 与 刘 家 林 等 在 对 水 稳 SOD 基因 家 族 在 道 
境 环境 下 的 表达 研究 中 相似 ,表明 SOD 编码 基因 受 
非 生 物 胁迫 诱导 表达 ,通过 合成 SOD 来 清除 ROS, 
从 而 维持 细胞 结构 不 被 破坏 ,以 及 为 相关 生化 反应 
提供 相对 稳定 的 环境 。 

从 目前 研究 成 果 来 看 , 野 大 麦 遭 受 干 旱 胁迫 时 ， 
会 提高 渗透 调节 物质 相关 酶 基因 的 转录 水 平 积累 渗 
透 调节 物质 含量 ,同时 提高 抗 氧 化 酶 基因 转录 水 平 ， 
提升 抗 氧化 酶 活性 等 方式 来 适应 干旱 胁迫 ,当然 , 通 
过 转录 组 测序 分 析 还 有 许多 基因 与 野 大 麦 耐量 性 相 
关 , 接 下 来 会 进一步 进行 耐量 相关 基因 的 发 据 。 目 
前 在 很 多 种 植物 体内 找到 大 量 的 与 抗旱 性 相关 基 
,但 多 为 研究 单一 基因 作用 ,而 植物 抗旱 过 程 是 一 
个 多 基因 参与 .多 种 代谢 过 程 相互 影响 的 复杂 过 程 ， 
研究 多 种 基因 的 共同 作用 将 是 未 来 的 研究 热点 。 
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Abstract: The physiological response of Hordeum brevisubulatum to drought stress was researched so as to identify 
the drought tolerance related to the genes , physiological indexes and transcriptome sequencing of H. brevisubulatum 
seedlings under different concentrations of polyethylene glycol ( PEG) 6000 stress. The results showed that the con- 
tent of proline in leaves of H. brevisubulatum was increased continuously after the PEG 6000 stress for 2 days , and 
the activity of soluble sugar and superoxide dismutase ( SOD) was increased at first and then decreased. The mem- 
bership function method was used to select the transcriptome analysis and sequencing of H. brevisubulatum leaves 
under the treatment of 30 mmol - L7! PEG 6000. Compared with the control group, the 6 868 up-regulated genes 
and 2 081 down-regulated genes were identified. The differentially expressed genes were classified into three catego- 
ries and 54 functional groups by Go function classification. The 6 579 differentially expressed genes were enriched 
into 136 pathways by KEGG pathway enrichment. Arginine and proline metabolism , glycolysis and gluconeogenesis , 
starch and sucrose metabolism, peroxisome pathways and other pathways, and the related up-regulated expression 
genes in various metabolic pathways were discovered. 
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